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Introducao

As bactérias do género Brucella sdo conhecidas por infectar
diversos animais de interesse agropecudrio, podendo ser
transmitidas para humanos. Dentre as espécies, a Brucella

SU1S

é conhecida por causar brucellose em porcos,

ocasionando infertilidade, paralisa dos membros inferiores,
abortos e até levando ao 6bito do animal. Infelizmente, nao
ha tratamento para brucelose suina e o porco contaminado
precise ser eutanasiado. Sendo assim, faz-se necessario o

estudo desse patdégeno para
elucidar seu funcionamento e
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os metabodlitos e detalhes sobre
espontaneidade e localizacdo de
cada reacao.

Data required
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End product

Material e Métodos

A metodologia utilizada segue os seguintes topicos:

- Obtencao do genoma do NCBI;

- Montagem do arquivo de Draft por reconstrucdao automatica;

- Curadoria manual do Draft utilizando bancos de dados;

- Conversao do arquivo excel para modelo matematico SBML,;

- Simulacao de fluxos metabdlicas pelo COBRApy,
tendo a equacao de biomassa como fungao objetivo;

- Realizacao do Flow Balance Analysis (FBA)
ajustado para otimizar a fungao objetivo;

- Modelo Final de fluxo metabdlico.

Resultados e Discussao
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Nature Reviews | Microbiology

O modelo metabdlico de Brucella suis estd em construcao,
encontra-se na etapa de curadoria manual dos E.C. numbers
e subsystems. A atual versao do modelo contém 986 genes,
2029 reacoes e 1408 metabodlitos. Os resultados de fluxo
metabodlico virao com as proximas etapas.

Conclusoes

Esquema resumido da predicao
de um modelo metabdlico?

Objetivos

Produzir um modelo computacional metabodlico de Brucella

A construcdo de tal modelo é relevante para realizar
predi¢cdes in silico do comportamento de Brucella suis,
podendo servir como guia para desenvolvimento de
organismos geneticamente modificados ou farmacos.
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